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摘要 : DNA 条 形 码 是 利用 标准 的 DNA 片段 对 物种 进行 快速 鉴定 的 技术 ,已 在 生物 学 各 相关 领域 得 到 广泛 
应 用 。 随 着 DNA 条 形 码 技术 的 不 断 发 展 和 完善 ， 已 成 功 应 用 于 生态 学 领域 的 相关 研究 中 。 本 文 综述 了 
DNA 条 形 码 在 物种 快速 鉴定 和 隐 存 种 发 现 、 群 落 系 统 发 育 重建 和 生态 取证 、 群 落 内 物种 间 相 互 关系 研究 
等 方面 的 应 用 ， 并 介绍 了 DNA metabarcoding 技术 和 环境 DNA 条 形 码 在 生物 多 样 性 和 生态 学 研究 领域 中 的 
应 用 。 最 后 ， 结 合 新 的 测序 技术 和 未 来 大 科学 装置 的 发 展 ， 在 相关 数据 库 逐 渐 完善 ， 新 分 析 方法 和 计算 模 
型 不 断 开发 使 用 的 情景 下 ， 对 DNA 条 形 码 在 生态 学 相关 领域 的 应 用 前 景 进行 了 展望 。 
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Applications and Advances of DNA Barcoding in Ecological Studies 
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Abstract: DNA barcoding is a technique used to identify species, which is now widely employed in different biologi- 
cal disciplines. With the development and modification of DNA barcoding, it has become a useful tool for ecological 
studies. Here, we review the uses of DNA barcoding for quick species identification and/or new and cryptic species 
discovery, in community phylogenetic reconstruction and ecological forensics, and in interaction networks among 
species within a community. The techniques of DNA metabarcoding and environmental DNA metabarcoding used in 
ecological research such as diet analysis and biodiversity assessment are also examined. Finally, we discuss the fu- 
ture prospects of DNA barcoding in ecological research following the development of next-generation sequencing tech- 
nologies, improvement of Large-scale Scientific Facilities, and use of new models and software for data analysis. 
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随 着 社会 的 进步 和 经 济 的 快速 发 展 人 类 越 来 越 关注 ， 而 物种 的 准确 鉴定 是 探索 、 认 识 和 


对 生物 多 样 性 的 认识 和 资源 的 保护 及 可 持续 利用 ”保护 生物 多 样 性 的 基础 。DNA 条 形 码 是 通过 一 
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段 或 几 段 短 的 、 通 用 的 标准 DNA 序列 对 物种 进 
行 识别 和 鉴定 的 技术 (Hebert 4, 2003; Kress 
等 2005 ; Hollingsworth 等 ， 2011), A 2003 年 加 
拿 大 学 者 Paul Hebert 等 提出 这 一 概念 后 ，DNA 
条 形 码 在 生物 学 各 相关 领域 中 得 到 了 广泛 应 用 ， 
且 已 成 为 生物 学 研究 领域 发 展 最 迅速 的 前 沿 之 一 
( Hollingsworth 等 , 2011) 。 植 物 DNA 条 形 码 不 仅 
是 传统 植物 分 类 与 鉴定 的 有 力 补 充 ， 而 且 可 使 标 
本 鉴定 过 程 实现 自动 化 和 标准 化 ， 突 破 了 对 经 验 
的 过 度 依赖 ， 能 够 在 较 短 时 间 内 建立 形成 易于 利 
用 的 应 用 系统 。 因 此 ,植物 DNA 条 形 码 技术 作 
为 传统 植物 分 类 的 有 效 补 充 ， 在 物种 分 类 和 鉴定 
方面 展示 出 了 强大 的 生命 力 ， 在 生物 多 样 性 调查 
与 监测 、 分 子 系统 发 育 与 进化 、 生 态 学 、 食 品 安 
全 、 生 物 检验 检疫 、 法 医学 、 流 行 病 学 等 领域 具 
有 广阔 的 应 用 前 景 ( 李 德 铁 等 ,2012 ) 。 随 着 
DNA 条 形 码 技术 的 发 展 与 其 标准 化 和 自动 化 鉴 
定 的 不 断 完善 ， 该 技术 在 生态 学 研究 中 也 得 到 了 
广泛 的 应 用 。 本 文 重点 综述 了 DNA 条 形 码 技术 
在 物种 快速 鉴定 及 隐 存 种 的 发 现 、 群 落 构 建 机 制 
及 群落 中 种 间 相 互 关系 的 研究 ， 并 介绍 了 DNA 
metabarcoding 技术 在 生物 多 样 性 评估 和 环境 DNA 
条 形 码 在 生态 学 研究 中 的 应 用 ; 最 后 对 DNA 条 
形 码 在 生态 学 研究 中 的 应 用 进行 了 展望 。 

















1 DNA 条 形 码 在 加 速 物种 鉴定 和 揭示 隐 

存 生物 多 样 性 中 的 应 用 

DNA 条 形 码 技术 作为 物种 快速 鉴定 和 发 现 
新 物种 的 工具 已 得 到 广泛 应 用 。 线 粒 体 细胞 色素 
c 氧化 酶 1 基因 (C01) 已 经 作为 标准 条 形 码 广 
泛 用 于 鉴定 动物 物种 (Hebert 等 ,2003 ) ; 核糖 
体 16SRNA 常用 于 细菌 的 鉴定 (Sogin 等 , 2006; 
Flanagan 等 , 2007); 而 ITS 则 作为 真菌 的 标准 条 
形 码 用 于 物种 鉴定 (Nilsson 4, 2008; Schoch 
等 , 2012)。 过 去 几 年 中 ,植物 中 选择 哪些 片段 
作为 DNA 条 形 但 一 直 在 探讨 之 中 ， 国 际 生 物 条 
形 码 联盟 (Consortium for the Barcode of Life, 
CBOL) 植物 工作 组 (Plant Working Group) 2009 
年 通过 对 7 个 DNA 候选 条 形 码 的 综合 评价 ， 推 
T rbcL+matk 组 合作 为 陆地 植物 的 核心 条 形 码 
(CBOL Plant Working Group, 2009), 2011 年 ， 
中 国 植物 条 形 码 工作 组 通过 对 大 规模 数据 的 综合 











分 析 ， 建 议 ITS (或 ITS2) 应 作为 种 子 植物 的 核 
心 条 形 码 之 一 (Li 等 , 2011 ) 。 目 前 通常 采用 
rbcL+matK +ITS 的 组 合作 为 植物 的 标准 DNA 条 
形 码 用 于 物种 鉴定 。 植 物 条 形 码 的 确定 ， 为 开展 
植物 DNA 条 形 码 的 物种 鉴定 工作 奠定 了 坚实 的 
基础 。 

DNA 条 形 码 技术 不 仅 是 传统 经 典 分 类 鉴定 
的 补充 ， 而 且 通 过 特定 的 程序 和 步 又 将 标本 鉴定 
过 程 实现 自动 化 。 对 于 生态 学 研究 来 说 ， 对 物种 
进行 准确 鉴定 ， 是 认识 生物 多 样 性 和 开展 其 他 生 
态 学 研究 的 基础 和 前 提 (高 连 明 等 , 2012 ) 。 然 
而 ， 通 过 形态 学 特征 对 物种 进行 鉴定 往往 具有 局 
限 性 ， 如 很 多 形态 特征 具有 可 塑性 ， 并 且 自 然 界 
中 很 多 类 群 存在 隐 存 种 现象 (Knowlton, 1993), 
此 外 ， 有 时 一 些 关 键 的 形态 性 状 只 有 在 某 一 特定 
的 生活 史 阶 段 或 者 性 别 中 才 得 以 显示 ， 如 鉴定 一 
些 双 翅 目 昆 虫 时 ， 主 要 根据 雄 虫 的 外 生殖 器 进行 
鉴定 (Hennig, 1976 ) 。 在 植物 标本 鉴定 中 需要 
有 花 、 果 等 特征 才能 对 物种 进行 鉴定 ， 因 此 ， 开 
展 野 外 生态 学 调查 时 就 需要 经 验 丰富 的 分 类 学 专 
家 配合 才能 准确 鉴定 植物 物种 。 由 于 采集 热带 雨 
林 或 亚热带 常 绿 阔 叶林中 一 些 林 冠 层 物种 的 花 和 
果实 标本 十 分 困难 ， 而 利用 其 叶片 或 树 皮 等 进行 
DNA 条 形 码 分 析 ， 可 以 将 其 快速 鉴定 到 种 、 属 
或 科 (Dexter 等 ，2010; Pei 等 ，2011) ， 因 此 
DNA 条 形 码 可 以 帮助 生态 学 家 快速 进行 物种 鉴 
定 。 目 前 DNA 条 形 码 技术 可 以 解决 在 缺乏 有 效 
的 形态 学 证 据 时 鉴定 已 知 或 未 知 的 物种 (Ahrens 
等 , 2007) ， 而 且 该 技术 的 应 用 加 快 了 生态 学 研 
究 中 对 物种 鉴定 的 速度 ， 同 时 也 提高 了 鉴定 的 准 
WARE (Dexter 等 , 2010; Costion 等 , 2011) 。 

发 现 新 种 或 隐 存 种 (cryptic species) 是 一 项 
复杂 的 系统 性 工作 ，DNA 条 形 码 可 提供 重要 线 
索 。 尽 管 它 并 不 能 取代 传统 形态 鉴定 ， 但 是 通过 
DNA 条 形 码 比较 不 同居 群 和 物种 间 的 遗传 差异 ， 
如 果 种 内 变异 大 于 种 间 的 变异 ， 则 居 群 群 间 可 能 
存在 生殖 隔离 ， 进 而 产生 分 化 ， 但 新 种 的 最 终 确 
定 仍 需 整合 其 他 如 形态 、 理 化 特性 等 多 重 数 据 进 
行 综合 分 析 和 判断 。Hebert (2004) 通过 对 和 弄 
蝶 科 的 一 种 蝴蝶 ( Astraptes fulgerator ) 进行 DNA 
条 形 码 研究 ， 结 合 在 哥斯达黎加 西北 部 25 年 的 
野外 观测 数据 ， 发 现 传统 认为 的 A. fulgerator 至 
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少 包 括 10 个 物种 在 该 地 区 同 域 分 布 ， 尽 管 成 虫 
的 生殖 器 没有 明显 分 化 ， 这 些 物 种 的 幼虫 有 各 自 
的 植 食性 和 生境 偏好 。 研 究 表明 在 热带 地 区 普遍 
存在 隐 存 种 现象 ， 结 合 传统 分 类 和 DNA 条 形 码 
技术 有 助 于 人 类 认识 隐 存 的 生物 多 样 性 。Lahaye 
等 (2008) 利用 matk 基因 对 分 布 于 南美 洲 的 1 000 
多 种 兰花 进行 DNA 条 形 码 研究 ， 表 明 DNA 条 形 
码 可 对 隐 存 种 及 国际 贸易 公约 列 出 的 濒危 物种 名 
ok (CITES) 中 的 物种 进行 有 效 鉴定 。Liu 等 
(2011) 对 欧 亚 分 布 的 红豆 杉 属 植物 DNA 条 形 
码 人 研究 发 现 ， 这 一 地 区 包括 红豆 杉 属 11 个 种 
(或 谱系 ) ， 其 中 有 4 个 物种 〈 谱 系 ) 可 能 是 新 
种 或 隐 存 种 ， 而 这 一 结果 得 到 了 居 群 遗传 学 
(Liu 等 , 2013) 和 形态 学 (Moller 等 , 2013) 的 
进一步 支持 。 因 此 ，DNA 条 形 码 一 方面 可 以 帮 
助 生 态 学 家 快速 鉴定 物种 ， 男 一 方面 弥补 了 传统 
分 类 的 不 足 ， 有 助 于 发 现 新 种 或 隐 存 种 ， 增 加 对 
生物 多 样 性 的 认识 。 




















2 DNA 条 形 码 在 群落 系统 构建 与 生态 取 
证 中 的 应 用 

群落 生态 学 (community ecology) 研究 生物 
之 间 的 相互 作用 ， 以 及 它们 的 起 源 与 进化 的 过 程 
(Webb 等 ,2002; Ackerly, 2004; Cavender-Bares 
等 , 2004; Gillespie, 2004; Davies 等 , 2007), A 
关 群 落 中 生物 多 样 性 的 形成 和 维持 机 制 一 直 是 生 
态 学 研究 的 核心 论题 。 尽 管 有 很 多 假说 ， 如 中 性 
假说 、 生 态 位 假说 、 中 度 干 扰 假 说 、 负 密度 制约 
假说 、 种 子 散布 限制 假说 、 种 库 假说 、 能 量 假 
说 、 生 态 学 代谢 假说 、 地 史 成 因 假 说 等 ， 试 图 去 
揭示 生物 多 样 性 的 维持 机 制 ( Janzen, 1970; 
Wright, 1983; Connell, 1984; Ricklefs, 1987, 
2004; Zobel, 1997; Hubell, 2001; Fargione 等 ， 
2003; Mouquet £E, 2004; Tilman, 2004; Brown 
等 , 2004) ， 但 是 目前 对 群落 构建 和 生物 多 样 性 
维持 的 机 理 仍然 不 是 十 分 清楚 。 随 着 分 子 系统 学 
的 快速 发 展 和 测序 成 本 的 降低 ， 目 前 已 积累 了 大 
量 的 系统 发 育 数据 。 此 外 ， 计 算 工 具 及 计算 能 














2002; Cavender-Bares 等 , 2009 ) 。 

生态 学 研究 不 仅 要 考虑 到 物种 多 样 性 ( Spe- 
cies diversity，SD ) ， 也 要 考虑 系统 发 育 多 样 性 
(Phylogeny diversity, PD) 和 功能 多 样 性 ( Func- 
tion diversity, FD) (Webb 等 ，2002 ; Sweason, 
2011 ) 。 相 对 于 物种 多 样 性 ， 系 统 发 育 多 样 性 和 
功能 多 样 性 更 能 预测 生态 系统 功能 与 动态 
(Cadotte 等 , 2008 , 2009) 。 早 期 的 生态 学 家 在 构 
建 植 物 群 落 内 物种 系统 发 育 树 时 ， 通 常 是 基于 
APG 分 类 系统 ， 利 用 Phylocom 和 Phylomatic 进 
行 系统 发 育 树 的 构建 (Kembel 和 Hubbell, 2006; 
Letcher, 2010) 。 但 是 ， 通 过 该 方法 构建 的 系统 
发 育 树 对 物种 的 分 辨 率 不 高 且 所 包含 的 信息 不 够 
完全 ,将 DNA 条 形 码 数据 应 用 于 群落 系统 发 育 
时 所 构建 的 群落 系统 发 育 树 可 能 更 加 完善 并 且 精 
确 度 更 高 (Kembel 和 Hubbell, 2006; Kress 等 ， 
2009; Gonzalez 4, 2010), Kress 等 (2009) 利 
用 植物 DNA 条 形 码 方法 对 巴拿马 Barro Colorado 
Island (BCI) 50 hm* 大 样 地 开展 森林 群落 系统 发 
育 结构 研究 ， 发 现 rbcL, matK 和 trnH-psbA 3 个 
条 形 码 片段 单独 用 于 识别 木 本 物种 的 准确 率 分 别 
为 69% . 70% 和 90% ， 如 果 使 用 3 个 片段 组 合 
(rbcL+matK +trnH-psbA ) , 物种 鉴定 的 准确 率 能 
可 提高 至 98% 。 对 我 国 易 湖山 亚热带 地 区 的 群 
落 系 统 发 育 的 研究 表明 ,rbcL，matK 和 trnH- 
psbA 3 个 条 形 码 片段 单独 识别 木 本 物种 的 准确 率 
分 别 为 70% 、70% 和 78% ， 如 果 使 用 3 个 片段 
组 合 ， 准 确 率 能 提高 至 88% 以 上 (Pei 等 , 2011) 。 
因此 DNA 条 形 码 不 仅 可 以 作为 一 种 快速 识别 物 
种 的 方法 ， 而 且 在 构建 群落 系统 发 育 关 系 中 也 可 
以 发 挥 重要 的 作用 。 

植物 DNA 条 形 码 可 以 用 于 分 类 学 研究 中 ， 
对 薄弱 区 域 的 物种 进行 的 生态 取证 或 生物 多 样 性 
调查 ， 并 且 可 以 快速 评估 物种 的 丰富 度 ， 其 作为 
生物 多 样 性 快速 评估 的 新 工具 显示 出 了 强大 的 潜 
力 。Costion (2011) 通过 对 澳大利亚 昆士兰 
东北 部 2 个 0.1 hm 热带 样 地 的 生态 学 研究 ， 尽 
管 利用 DNA 条 形 码 技术 的 物种 鉴定 准确 性 与 以 



































的 迅速 发 展 也 使 得 系统 发 育 分 析 变 得 更 加 容易 ， 
促进 了 将 系统 发 育 分 析 方 法 应 用 到 群落 生态 学 研 
究 中 ， 使 得 系统 发 育 群 落 生 态 学 (phylogenetic 
community ecology) 得 到 迅速 发 展 (Webb 等 ， 





往 的 研究 结果 相近 ,但 提高 了 物种 丰富 度 的 估 
计 ， 达 89% , BYR DNA 条 形 码 无 法 辨别 所 有 的 
植物 物种 ， 但 是 作为 一 种 新 的 视角 和 方法 ， 利 用 
条 形 码 数据 对 生物 多 样 性 评价 和 量化 的 新 方式 可 
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能 会 弥补 物种 鉴定 率 不 足 的 缺点 。DNA 条 形 码 
技术 也 可 以 纠正 生态 学 研究 中 对 物种 鉴定 的 错 
IRo Dexter 等 (2010) 调查 了 亚马逊 西南 部 25 
个 群落 中 Inga 属 (FP) 的 植株 近 4 000 株 ， 
分 类 学 专家 基于 形态 性 状 鉴 定 为 55 个 种 ， 但 利 
用 DNA 条 形 码 研究 发 现 ， 调 查 的 全 部 植株 中 有 
6.8% ~7.6% 的 错误 鉴定 率 ， 而 这 种 错误 的 鉴定 














相 一 致 ， 并 与 新 热带 森林 中 化 学 环境 的 分 化 密切 
相关 。Rafferty 和 Ives (2013) 利用 DNA 条 形 码 
研究 了 14 种 草原 植物 和 22 种 为 其 传粉 的 昆虫 间 
的 相互 关系 ， 及 其 如 何 响应 气候 的 变化 。 他 们 的 
研究 表明 气候 变化 导致 植物 物候 发 生变 化 ， 进 一 
步 导 致 传粉 昆虫 的 活动 时 间 也 随 之 改变 ， 且 不 同 
的 植物 通过 其 植株 高 度 、 花 的 颜色 和 形态 来 吸引 





结果 会 影响 到 后 续 群 落 生态 学 的 相关 分 析 。 因 
此 ， 利 用 DNA 条 形 码 技术 ， 结 合 传统 的 分 类 学 
方法 可 使 生态 学 研究 中 的 物种 鉴别 和 生物 多 样 性 
调查 的 数据 更 可 靠 。 





3 DNA 条形码 在 物种 种 间 关 系 研究 中 的 

应 用 

植物 与 传粉 者 或 食 果 动物 之 间 相 互 作用 ， 构 
成 了 复杂 的 传粉 和 取 食 网 络 ， 这 种 互惠 关系 对 生 
物 多 样 性 维持 至 关 重 要 (Bascompte 和 Jordano, 
2007) 。DNA 条 形 码 在 研究 群落 中 物种 网 络 关系 
(如 在 植 食 网 络 和 传粉 网 络 等 ) 中 已 得 到 成 功 应 
用 。 在 动 植物 间 的 植 食 网 络 关 系 中 ， 当 观察 动物 
的 行为 存在 困难 时 ， 可 利用 动物 消化 道中 的 食物 
Beis, (FH) DNA 条 形 码 技术 分 析 其 取 食 的 植物 ， 
人 研究 野生 动物 的 食性 (Passmore 等 , 2006; Huler 
等 , 2007; Bourlat 等 , 2008), Valentini 等 (2009) 
利用 叶绿体 trnL 片段 ， 在 哺乳 动物 ， 乌 类, E 
忠和 软体 动物 的 排泄 物 中 快速 并 有 效 鉴定 出 
50% 被 动物 所 取 食 的 植物 物种 。Garcta-Robledo 
等 (2013) 对 美国 中 部 热带 雨林 中 开展 植物 与 
取 食 昆 虫 之 间 的 网 络 构建 时 发 现 ，DNA 条 形 码 
同样 是 一 种 行 之 有 效 的 方法 。DNA 条 形 码 在 生 
态 学 大 尺度 的 食性 分 析 、 苋 争 物种 间 的 食性 监测 
及 描述 生态 系统 中 的 食物 网 开辟 了 新 的 途径 。 从 
群落 水 平 上 研究 植物 与 传粉 者 之 间 的 互惠 关系 ， 
为 理解 群落 的 结构 和 动态 以 及 花 部 特征 的 演化 提 
供 了 全 新 的 视角 ( 方 强 和 黄 双 全 , 2012)， 通 过 
DNA 条 形 码 构建 植物 与 传粉 动物 之 间 的 网 状 拓 
扑 结构 ， 可 以 从 群落 水 平 探讨 物种 的 多 样 性 、 系 
统 发 育 多 样 性 与 群落 稳定 性 之 间 的 相互 关系 。 如 
Ramirez (2011) 利用 DNA 条 形 码 和 其 他 分 
子 数据 ， 构 建 了 兰 科 中 特 化 的 兰花 类 群 与 其 传粉 
昆虫 相互 之 间 的 网 状 关 系 、 分 化 时 间 和 多 样 化 式 
RE, ， 其 研究 表明 兰花 的 多 样 化 与 传粉 昆虫 的 分 化 





























不 同 的 昆虫 。 通 过 分 析 植 物性 状 发 现 ， 随 着 气候 
变化 ， 很 多 植物 有 可 能 共享 相同 的 传粉 昆虫 。 
DNA 条 形 码 在 研究 寄生 和 共生 关系 时 同样 
是 一 个 有 效 的 工具 ， 可 以 有 效 鉴定 通过 形态 很 难 
鉴定 的 寄主 中 的 寄生 生物 ， 并 通过 对 寄生 物种 及 
其 分 布 范围 和 相互 网 络 关 系 研究 探讨 寄主 转移 过 
程 和 寄生 物种 对 寄主 的 选择 机 制 ， 也 可 以 认识 动 
植物 与 环境 微生物 之 间 的 相互 作用 和 分 布 规律 
(Besansky 等 , 2003 ) Roy 和 Lawson (2012) i 
过 DNA 条 形 码 研究 本 土 和 入 侵 的 球 虫 以 及 体内 的 
寄生 物 ， 并 从 群落 水 平 构建 寄生 -寄主 网 络 关 系 ， 
成 功 将 这 一 网 络 应 用 于 入 侵 生 态 学 的 研究 中 。 











4 DNA metabarcoding 在 生物 多 样 性 研 

究 中 的 应 用 

应 用 DNA 条 形 码 不 仅 可 以 针对 当前 的 生物 
多 样 性 进行 有 效 的 评 佑 ， 也 可 以 对 过 去 的 动 植物 
群落 的 多 样 性 进行 评估 (Valentini 等 ,2009 )。 
DNA 条 形 码 技术 的 发 展 将 分 子 操作 分 类 单元 
(molecular operational taxonomic units: MOTU) 5| 
人 到 生物 多 样 性 指数 中 (Floyd &, 2002), #— 
个 MOTU 的 丰富 度 代 表 了 物种 的 丰富 度 ， 该 方法 
常用 于 环境 微生物 多 样 性 的 估算 (Oline, 2006) , 
尽管 当 样 本 量 很 大 时 该 方法 存在 一 定 的 偏差 
(Blackwood 等 , 2007 ) 。 

随 着 测序 技术 的 发 展 和 测序 成 本 的 快速 下 
降 ， 特 别 是 第 二 代 测 序 (next-generation sequen- 
cing, NGS) 平台 的 发 展 ， 测 序 通 量 呈 指数 增长 
(Shendure 和 五, 2008; Glenn, 2011 ) 。 测 序 已 从 
原来 小 尺度 上 对 单个 物种 的 研究 开始 向 大 尺度 上 
对 多 个 物种 进行 研究 发 展 。 由 于 传统 的 Sanger 
测序 方法 仅 用 于 单个 样本 的 测序 ， 该 技术 根本 无 
法 满足 复杂 的 混合 样品 甚至 大 尺度 范围 的 样品 测 
序 的 研究 ， 因 为 这 些 混合 样品 通常 包含 成 百 甚至 
上 千 的 个 体 数 。 第 二 代 测 序 技术 的 出 现 ， 产 生 了 
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利用 高 通 量 测序 技术 获得 条 形 码 基因 扩 增 子 序列 
的 方法 ， 称 为 DNA metabarcoding 技术 。 该 技术 
将 整个 混合 样本 的 DNA 片段 扩 增 后 再 进行 高 通 
量 测序 ， 目 前 已 用 于 微生物 和 动物 的 相关 研究 
中 。DNA metabarcoding 方法 结合 生物 信息 学 手 
段 进行 分 析 ， 最 终 从 混合 样品 中 上 自动 识别 出 多 个 
物种 ， 它 以 快速 、 可 重复 、 高 效 及 综合 性 等 优点 
不 仅 在 生物 多 样 性 调查 方面 提供 了 高 效 有 力 的 方 
法 ， 而 且 在 环境 监测 、 资 源 管理 和 生物 多 样 性 评 
佑 等 方面 具有 重要 的 意义 (Taberlet 等 ,2012a; 
Yu 等 , 2012; Ji, 2013) 。 无 PCR 扩 增 的 PCR- 
free metabarcoding 技术 (PCR-free metabarcoding ) 
的 应 用 还 可 以 推断 每 个 物种 中 所 存在 的 线粒体 
DNA 总 量 , 在 生态 学 中 提供 了 一 种 全 新 的 方法 
来 评估 每 个 物种 的 生物 量 乃 至 相对 丰 度 ， 这 极 大 
的 改变 了 生态 学 家 对 生态 系统 及 生物 多 样 性 检测 
的 方法 (Zhou 等 , 2013)。 

此 外 ， 利 用 化 石 数 据 来 重建 过 去 的 生态 系统 
往往 很 困难 ， 因 为 在 自然 状态 下 化 石 很 难 被 完整 
的 保存 下 来 ， 并 且 只 通过 形态 学 的 证 据 很 难 将 其 
准确 鉴定 到 种 。 通 过 分 子 手段 和 DNA 条 形 码 的 
方法 可 以 成 功 的 重建 过 去 的 动 植物 群落 。DNA 
在 低温 及 干燥 的 环境 下 将 得 以 很 好 的 保存 ， 古 生 
态 学 研究 中 可 利用 这 些 信息 ,借助 DNA 条 形 码 
进行 鉴定 。Willerslev 等 (2003) 通过 对 西伯 利 
亚 更 新 志和 全 新 世 时 期 的 永久 冻 土 带 沉 积 物 样本 
进行 分 析 ， 发 现 这 两 个 时 期 植物 群落 组 成 有 明显 


















































DNA。 然 而 ， 直 到 2000 年 才 真 正在 微生物 研究 
领域 研究 中 得 以 应 用 (Rondon 等 ,2000; Han- 
delsman，2004 )。 环 境 DNA 是 指 从 环境 样品 
(如 土壤 、 空 气 、 水 体 等 ) 中 提取 到 的 DNA， 不 
对 任何 目标 的 生物 进行 分 离 。 它 的 特点 是 包含 许 
多 不 同 生物 的 基因 组 DNA 和 可 能 降解 的 DNA 片 
段 ， 因 此 ， 总 的 环境 DNA 包含 了 源 于 活 细 胞 或 
有 机 体 的 DNA， 以 及 自然 细胞 死亡 或 者 随后 降解 
的 胞 外 DNA (Levy-Booth “, 2007; Pietramellara 
等 , 2009) 。 第 二 代 测 序 仪 平台 的 应 用 将 环境 
DNA 样品 直接 用 来 测序 ， 避 免 了 Sanger 测序 中 
利用 克隆 或 者 PCR 产物 测序 过 程 中 消耗 大 量 的 
时 间 和 人 金钱 ， 此 ， 环 境 DNA metabarcoding 
(Environmental DNA metabarcoding) 可 用 于 更 多 
的 生态 学 研究 中 (Taberlet 等 , 2012b) ， 且 该 技术 
在 快速 构建 动物 取 食 网 络 ， 生 物 多 样 性 评估 、 环 
境 监测 等 领域 将 得 到 广泛 关注 和 应 用 (Yoccoz， 
2012)。Epp 等 (2013) 通过 对 过 去 和 现在 的 环 
境 DNA 进行 metabarcoding 人 研究， 所 有 目标 类 群 
都 能 通过 metabarcoding 的 方法 检测 出 来 ,但 是 
类 群 之 间 和 不 同年 代 的 环境 样品 所 检测 的 结果 存 
在 较 大 变异 范围 ， 如 更 新 地 时 期 的 样品 中 真 苗 检 
测 成 功率 最 高 ， 同 时 也 可 以 检测 到 昔 玫 植物 、 甲 
忠和 鸟 类 的 序列 ， 所 以 环境 metabarcoding 在 监 
测 当 前 和 过 去 生物 多 样 性 方面 具有 重要 的 应 用 前 
景 。 然 而 ， 随 着 相关 技术 和 方法 不 断 完善 ， 相 关 
生物 学 信息 以 及 针对 特殊 问题 的 具体 实验 设计 以 























的 差异 ， 并 且 鉴 定 出 8 种 不 同 的 哺乳 动物 ， 包 括 
猛 玛 象 (Mammuthus primigenius) . JẸ ( Ovibos 
moschatus), ll BE ( Rangifer tarandus) il jie BR 
(Lemmus lemmus) 等 。 基 于 同样 的 方法 ，Willer- 
slev 等 (2007) 对 从 格陵兰 岛 冰 帽 底部 中 收集 到 
的 45 万 年 前 的 粉 来 状 冰 样 品 进行 分 析 ， 发 现 那 
个 时 期 格陵兰 岛 的 南部 有 和 森林 和 覆盖， 植被 组 成 主 
要 为 迄今 分 布 于 斯 堪 纳 维 亚 的 一 些 云 杉 属 (Pi- 
cea)、 松 属 (Pinus), ta RJR (Alnus) 植物 。 
因此 ，DNA 条 形 码 的 应 用 也 有 助 于 对 过 去 生物 
群落 和 环境 变化 的 认识 。 


























5 环境 DNA 条 形 码 技术 在 生态 学 中 的 应 用 
早 在 1987 4F, Ogram 等 (1987) 就 提出 了 
环境 DNA 的 概念 ， 即 从 沉积 物 中 提取 微生物 的 


及 模型 建立 和 分 析 仍 在 不 断 地 发 展 中 ， 将 进一步 
推动 该 领域 的 发 展 (Pompanon 等 ，2012; Pinol 
等 , 2013; Quémeéré 等 , 2013; Shokralla 等 , 2012 ; 
Yoccoz, 2012) 。 





6 DNA 条 形 码 在 生态 学 研究 中 应 用 的 展望 

随 着 DNA 条 形 码 参 考 数据 库 (如 BOLD 等 ) 
的 不 断 发 展 和 完善 ， 将 进一步 促进 DNA REE 
技术 在 生物 学 和 生态 学 等 相关 领域 的 应 用 。 随 着 
新 的 测序 技术 的 快速 发 展 和 广泛 应 用 ， 生 物 信息 
学 的 发 展 ，DNA 条 形 码 将 对 生态 学 各 分 支 学 科 
的 发 展 做 出 更 大 的 贡献 。 

在 群落 构建 机 制 的 研究 中 ， 不 仅 要 考虑 物种 
组 成 在 群落 生态 学 中 的 作用 ， 更 需要 从 系统 发 育 
和 功能 性 状 维度 开展 研究 。 目 前 将 转录 组 数据 引 
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入 到 群落 系统 发 育 的 研究 中 是 将 来 研究 的 热点 ， 
新 一 代 的 高 通 量 转 录 组 测序 技术 可 以 直接 测定 每 
个 转录 本 的 序列 ， 并 检测 单个 碱 基 差异 ， 通 过 对 
转录 组 信息 研究 有 助 于 识别 与 特定 条 件 相 关 的 功 
能 基因 。 因 此 ， 对 系统 发 育 、 功 能 性 状 和 转录 表 
达 图 谱 等 进行 多 维度 研究 ， 结 合 环境 因子 综合 探 
讨 多 尺度 下 生物 多 样 性 的 维持 机 制 ， 将 为 研究 群 
落 生 态 学 提供 全 新 的 视角 。 此 外 ， 伴 随 着 DNA 
条 形 码 技术 的 发 展 ， 特 别 是 相关 数据 库 的 完善 和 
新 一 代 植 物 志 iFlora 的 研制 ， 生 态 学 研究 将 可 以 
在 更 大 的 时 间 和 空间 尺度 上 开展 ， 有 助 于 解决 一 
些 重大 的 科学 问题 。 

在 未 来 大 科学 装置 及 大 数据 融合 的 驱动 下 ， 
以 及 科学 家 的 共同 努力 下 ， 相 关 数 据 库 不 断 建 
立 、 新 软件 和 新 模型 不 断 研发 ,环境 DNA me- 
tabarcoding 将 进一步 在 古 生 态 学 、 物 种 分 布 以 及 
生物 多 样 性 评估 和 监测 等 领域 得 到 更 广泛 的 应 
用 。 与 过 去 认识 生物 多 样 性 的 方式 不 同 ， 基 于 第 
二 代 测 序 平 台 的 环境 DNA 条 形 码 技术 可 在 短 时 
间 内 构建 特定 时 空 尺 度 上 的 广泛 生物 类 群 ( 动 
物 、 植 物 和 微生物 ) 生物 多 样 性 的 空间 分 布 格 
局 ， 有 助 于 认识 和 完善 生物 多 样 性 分 布 规律 及 监 
测 全 球 气 候 变 化 对 生物 多 样 性 的 影响 ， 进 一 步 揭 
示 生 态 系 统 中 物质 循环 、 能 量 流动 规律 。 
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